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ABSTRACT
Variation in The  Mitochondrial Cytochrome b Gene in The Two White Cockatoo Species
(Cacatua alba and C. molucensis). DNA sequence variation in the 791-bp of mitochondrial
cytocrome b gene in the two white cockatoo species (C. alba and C. moluccensis) were
analyzed in this study. Two pairs of internal primers used to amplify two fragments of
cytochrome b from 30 individuals cockatoo. The results show that there were genetic variations
among individuals of C. alba and C. moluccensis. Twenthy eight haplotypes occured in 30
individuals studied; 14 haplotypes (Hca1-Hca14) in 16 individuals of C. alba, and 14 haplotypes
(Hcm1-Hcm14)in 14 individuals of C. moluccensis. Hca5 was dominant and owned by 3
individuals (H37, KBS62, 28, BBP88). Within C. alba there were 18 variable sites, 0.00701 of
nucleotide diversity (Pi), 0.975 ± 0.035 of haplotype diversity (Hd), and 0.005 ± 0.002 of mean
genetic distance. Whitin C. moluccensis there were 18 variable sites,  0.00830 of Pi, and 0.9999
± 0.028 of Hd, and 0,010 ± 0.002 (0.001-0.010) mean genetic distance. Divergence between C.
alba and C. moluccensis was 0.064 ± 0.088 %. Neigbor-joining (NJ) analysis showed two main
clusters consisted of : C. alba and C. moluccensis separately, and indicated that although
there were some variations in the DNA sequences, but the individuals within a species remain
clustered in the same cluster.
Key words: genetic variation, mitochndrial cytochrome b, cockatoo bird, Cacatua alba, Cacatua
moluccensis
PENDAHULUAN
    Di dunia terdapat 11 jenis kakatua
putih yg termasuk dalam marga Cacatua.
Enam jenis diantaranya terdapat dan
endemik di kepulauan Indonesia, dan C.
alba dan C. moluccensis merupakan
kakatua yang endemik di kepulauan
Maluku.  Menurut Forshaw (1989)
secara umum burung kakatua memiliki
jambul di kepalanya dan paruh besar yang
melengkung dan kuat.  C. moluccensis
memiliki bulu tubuh dengan warna pink,
panjang tubuh  52 cm. C. alba bulu
tubuhnya putih dengan panjang tubuh 46
cm.
 Saat ini populasi kedua jenis kakatua
tersebut di alam cenderung mengalami
penurunan, sehingga tercatat dalam dan
menjadi prioritas dalam World
Conservation Union, IUCN 2006, dan
termasuk ke dalam to appendics CITES;
dimana C. moluccensis di dalam




Untuk tujuan conservasi dari kedua
jenis kakatua ini, maka berbagai penelitian
dan kegiatan lain dilakukan baik secara
ex-situ maupun in-situ. Semenjak
penangkaran  diketahui berperan penting
di dalam mekanisme konservasi satwa
langka, maka upaya koservasi kedua jenis
kakatua ini dilakukan di beberapa Taman
Margasatwa dan penangkaran.  Dari
perspektif konservasi, harus diprioritas-
kan pada kuantifikasi dan karakterisasi
tingkat diversitas genetiknya bagi semua
satwa terancam punah, karena ini dapat
menuntun kita dalam mengevaluasi efek
genetik dari perubahan populasi pada
masa mendatang dan dapat dijadikan
sebagai petunjuk dalam pengelolaan
konservasi yang bertujuan untuk menjaga
tingkat diversitas saat sekarang (Roques
& Negro 2005). Satwa terancam punah
memiliki ciri dengan tingkat variasi genetik
yang rendah, khususnya bila dibanding-
kan dengan jenis kerabat yang tidak
terancam punah (Ardern & Lambert
1997; Spielman et al. 2004). Jadi
diperlukan pengetahuan tentang variasi
ditingkat molekuler dengan menggunakan
analisis penanda molekuler.
Penanda molekuler telah berguna
untuk menjawab berbagai pertanyaan
menyangkut upaya konservasi dan biologi
populasi pada berbagai jenis burung ,
misal pada S. albifrons  (Whittier et al.
2006).  DNA mitokondria adalah penanda
genetik yang sangat penting digunakan
dalam mempelajari evolusi, kekerabatan,
dan variasi genetik pada berbagai taxa
hewan (Kocher et al. 1989, Ingman et
al. 2000) dan juga sering digunakan untuk
mengevaluasi diversitas genetik pada
berbagai jenis burung (Gill et al. 2005;
Martens et al. 2006).  .
Cytochrome b adalah salah satu dari
gen pada mitokondria yang mengkode
protein dan diketahui sebagai penanda
DNA dalam mengungkap sejarah evolusi
hewan (Kocher et al. 1989; Montgelard
et al. 1997; Prusak et al. 2004) bahkan
untuk mempelajari variasi genetik pada
tingkatan jenis maupun marga pada
mamalia, burung, reptile, ikan dan hewan
vertebrata lainnya.  Pada ikan marga
Cynolebia, cytochrome b menunjukkan
tingkat divergensi sekuen yang tinggi (28
%) antara jenis-jenis ikan tersebut (Garci
et al. 2000), namun pada Macruronus
menujukkan kurangnya diferensiasi
genetik (Olavarria  et al. 2006).
Pada penelitian ini dilakukan analisis
pada sekuen DNA dari mitokondria
cytochrome-b pada dua jenis burung
kakatua; Cacatua alba dan C.
moluccensis untuk mengetahui variasi
genetik diantara individu dalam satu jenis
(intraspecies) maupun beda jenis
(interspecies).
BAHAN DAN CARA KERJA
Tiga puluh (30) sampel darah dari
masing-masing individu burung kakatua
(C. alba dan C. moluccensis) dikoleksi
dari taman Margasatwa, penangkaran,
maupun Taman Burung di Indonesia.
Darah dipreservasi dengan etanol absolut
di dalam tabung plastik 2 mL dan disimpan
dalam almari es pada temperatus 4 ºC di
Laboratorium Genetika, Bidang Zoologi-
Puslit Biologi_LIPI, Cibinong. DNA total
diekstraksi dari masing-masing sampel,
dengan menggunakan DNA Extraction
Mini Kid Qiagen.  Larutan DNA yang
didapat di simpan dalam almari es 4 ºC
dan untuk selanjutnya digunakan pada
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proses analisis berikutnya.  Probociger
aterrimus digunakan sebagai outgroup
dalam mengkonstruksi pohon NJ.
Dua fragmen dari gen cytochrome
b diamplifikasi melalui proses PCR
dengan menggunakan dua pasang primer
internal:  L14841 (Kocher et al. 1989) /
H 15547  dan  L15424/H15767 (Edwards
et al. 1991).  Posisi primer-primer ini
digambarkan pada Figure 1.  Larutan
untuk PCR dibuat dalam volume 20 ìL ,
dan dalam kondisi 35 siklus dari
(denaturasi  94°C - 1 menit; penempelan
52°C -1 min; ekstensi 72°C -2 menit) dan
dilengkapi dengan 1 x siklus pada 72°C -
10 min. Selanjutny 3 mL dari produk PCR
dielektroforesis pada 1 % gel agarose dan
direndam dalam larutan ethidium bromide,
dan divisualisasi di bawah ultraviolet
illuminator. Sisa larutan produk PCR
dipurifikasi dengan QIAquick
(QIAGEN) dan kemudian disekuen
DNA-nya pada dua sisi (forward-
reverse) using the ABI Prism™ 3100
automated sequencer. Primer yang
digunakan sama dengan primer PCR.
Proses mensejajarkan (aligment)
sekuen DNA dari semua individu yang
diteliti, dilakukan dengan dengan
menggunakan perangkat lunak  ProSeq
software.  Karakter data sekuen DNA
seperti komposisi basa, subtitusi transisi-
transversi, jarak genetik, situs bervariasi,
dan sekuen variasi dianslisis mengguna-
kan perangkat lunak MEGA3 (Kumar et
al. 2004) . Diversitas nukleotida dan
diversitas haplotipe dianalisis dengan
perangkat lunak DnaSP4. Data tersebut
juga dikonfirmasi ke asam amino untuk
mengetahui apakah fragmen DNA yang
teramplifikasi adalah bener-benar target
yang diinginkan. Untuk mengkonfirmasi
bahwa variasi genetik yang terdapat
diantara individu dalam satu spesies tidak
mempengaruhi dalam pengelompoka-
nnya, maka dikonstruksi pohon neighbor-
joining  (Saitou & Nei 1987) berdasarkan
Kimura’s 2-parameter distance pada
MEGA3  dan nilai bootstrap dianalisis
dengan 1000 x pengulangan.
HASIL
Pasangan primer L14841/ H 15547
mengamplifikasi fragmen DNA
sepanjang sekitar 760-bp, sedangkan
L15424-H15767 mengamplifikasi
fragmen 370-bp. Pada proses menseja-
jarkan data sekuen DNA (aligment),
sepanjang sekitar 100-bp data sekuen
posisinya overlapping diantara dua set
primer tersebut.  Disamping itu,
Gambar 1  Posisi dari primer-primer yang digunakan dalam mengamplifikasi gen cytochrome
                b.  Garis tebal dengan angka 791- bp adalah posisi dan panjang sekuen DNA yang
                dianalisis pada penelitian ini.
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beberapa data sekuen DNA dari
beberapa individu kakatua yang diteliti
tidak lengkap, sehingga hanya 791-bp
yang dianalisis pada penelitian kali ini.
Hasil dari proses menterjemahkan data
sekuen DNA menjadi asam amino,
menunjukkan bahwa fragmen ataupun
sekuen DNA yang teramplifikasi, benar-
benar merupakan gen target, ini
ditunjukkan dengan tidak terdapatnya
stop codon sebagi ciri khas dari gen
pengkode protein.
Komposisi basa timin, sitosin, adenin,
dan guanin pada sekuen DNA
cytochrome b sepanjang 791-bp
ditampilkan dalam Tabel 1.  Kompo-
sisinya meliputi  40.3 % basa purine  dan
59, 7 % basa pirimidin. Komposisi guanin
paling rendah (14,2 %) dan sitosin
tertinggi (34,2 %). Ini juga terlihat pada
cytochrome b baik pada C. alba
maupun C. moluccensis jika kedua
spesies ini dianalisa secara terpisah.
Substitusi transisi dan transversi
Transisi merupakan substitusi antara





C. alba C. moluccensis (C. alba & C. moluccensis) 
 T       C       A       G  T       C       A      G T        C      A       G 
Total 25.8  34.0  26.5  13.7 25.5  34.4  25.7  14.4   25.5  34.2  26.1  14.2 
ke-1 23.5  29.2  24.8  22.6   23.3  29.1  24.8  22.8 23.6  29.0  24.8  22.6 
ke-2 38.6  28.0  20.0  13.4  38.4  28.0  20.3  13.3    38.5  27.6  20.1  13.7 
ke-3 15.3  44.7  34.9    5.1  14.9  46.2  32.0  6.9    14.4  46.1  33.4   6.2 
Tabel 1 : Komposisi basa di dalam 791-bp gen cytochrom b pada kakatua yang diteliti
antara dua basa pirimidin (timin dan
sitosin). Tranversi merupakan substitusi
basa antara purin dan pirimidin.  Table 2
menampilkan frekuensi substitusi basa
yang terjadi pada 30 data sekuen
cytochrome b sepanjang 791-bp,
terdapat 23 substitusi yang bersifat
transisi, yang meliputi 11 purin (T <-->
C) dan 12 pirimidin (A <--> G).
Sedangkan substitusi transversi hanya 5.
Jumlah transisi lebih banyak dari
transversi, ditunjukkan baik pada C. alba
maupun C. moluccensis.
Pada 30 individu yang dianalisis,
substitusi basa terjadi paling banyak pada
posisi codon 3 (20 substitusi) diikuti codon
pertama (5 substitusi) dan kedua (4
substitusi). Begitu juga jika analisis
dilakukan secara terpisah, baik pada C.
alba maupun C. moluccensis menunjuk-
kan substitusi basa yang  juga mengikuti
pola yang sama yaitu substitusi paling
banyak terjadi pada posis codon ketiga,
diikuti posisi pertama dan kedua (Tabel
2).
Jarak genetik antara individu-individu
C. alba dengan C. moluccensis
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(between species) adalah 0.064 ± 0.088.
Sedangkan jarak genetik di antara
individu-individu di dalam satu jenis
(within species) kakatua adalah 0.005 ±
0.002 (0.001 – 0.015) pada C. alba, dan
0.010 ± 0.002 (0.001-0.010) pada C.
moluccensis.
Variasi sekuen DNA, diversitas
nukleotida, haplotipe, dan
diversitas haplotipe.
Dari semua data sekuen DNA
sepanjang 791-bp pada  30   individu
kakatua, terjadi substitusi basa pada 63
situs, ini menunjukkan adanya situs yang
bervariasi (variable sites) sebesar sekitar
8,8 % . Di antara individu-individu C.
alba terdapat 18 (2,42 %) situs yang
bervariasi , dan di antara individu-individu
C. moluccensis terdapat 19 (2,44 %)
situs yang bervariasi. Terdapatnya
substitusi basa dintara sekuen DNA
cytochrome b ini memperlihatkan adanya
susunan basa yang bervariasi dan juga
tipe substitusi basanya, sehingga pada
penelitian ini terdeteksi adanya haplotipe-
Positi 
kodon 
C. alba C. moluccensis C. alba + C. moluccensis 
       ii            si           sv       ii            si           sv        ii         si        sv 
Total     785         4           2       783         5          3        763      23       5    
Ke-1     263         1          0          262         1          1      259        4       1 
Ke-2     263         0          1     263         0          1            261        2       2 
Ke-3     259         3          1       258         4          1      243      18       2 
 Catatan: ii = pasangan identik, si = transisi, sv = transversi.
Table 2 :  Rata-rata frekuensi substitusi basa di dalam  791-bp dari cytochrome b pada C.
alba dan C. moluccensis
haplotipe dari sekuen DNA gen
cytochrome b, baik dintara maupun
antara jenis kakatua yang diteliti.
Jumlah situs yang mengalami
subsitusi diantara dua jenis C. alba dan
C. moluccensis relatif sedikit bahkan
kurang dari 10 %.  Namun demikian dari
sejumlah situs yang bervariasi itu
mengahsilkan nilai diversitas nukleotida
maupun diversitas haplotipe yang tinggi.
Analisis dari seluruh 30 individu (16
C. alba dan 14 C. moluccensis) yang
diteliti secara keseluruhan terdapat 28
haplotipe di dalam 791- bp cytochrome
b.  Haplotipe ini meliputi 14 haplotipe
(Hca1-Hca14) terdapat pada C. alba,
dan 14 haplotipes (Hcm1-Hcm14) pada
C. moluccensis.  Tiga individu (H37,
KBS62, dan BBP88) memiliki haplotipe
yang sama yaitu Hca5. Ini artinya bahwa
haplotipe Hca5 adalah paling dominan
dan ketiga individu tersebut memiliki
urutan sekuen DNA yang sama atau
tidak tejadi substitusi basa diantara
ketiganya. Mengejutkan, bahwa di antara
individu-individu C. moluceensis,  tidak
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ada satupun individu yang memiliki urutan
sekuen DNA yang sama. Sehingga ini
memunculkan haplotipe yang berbeda
satu dengan lainnya dan tidak ada
haplotipe yang dominan pada C.
moluccensis. Situs yang bervariasi,
variasi sekuen DNA, dan gambaran
haplotipe disajikan pada Tabel 3.
Parameter diversitas meliputi ba-
nyaknya variasi, diversitas nukleotida,
jumlah dan diversitas haplotipe yang
terdapat pada sekuen DNA cytochrome
b pada semua individu (Tabel 4).
Tabel 4 menunjukkan, bahwa
diversitas nukleotida dan haplotipe dari
C. moluccensis relatif lebih tinggi dari
C. alba.
Analisis Neighbor-joining
 Analisis pohon Neighbor-joining
(NJ) menghasilkan 2 kelompok yang
terpisah secara jelas yaitu: 1) kelompok
yang terdiri dari individu-individu C.
alba, dan 2) kelompok individu-individu
C. moluccensis, yang masing-masing
didukung dengan nilai bootstrap 100 %.
Kedua jenis dipisahkan dengan
divergensi sekuen 6,4 %.  Kelompok C.
alba terbagi menjadi 2 kelompok utama,
sedangkan pada C. moluccensis dua
individu Bn9 dan Bn10 terpisah dari
individu-individu lainnya. Individu-individu
C. moluccensis dengan kode BBP
terpisah dari individu-individu TMR dan
KBY, namun pengelelompokan di dalam
kelompok C. alba maupun kelompok C.
moluccensis hanya didukung nilai
boostrap kurang dari 50 %. Pohon NJ
(Gambar 2) memperlihatkan bahwa
individu-individu satu jenis mengelompok
pada kelompok yang sama.
DISKUSI
Komposisi basa pada kedua kakatua
ini sesuai dengan cytochrome b pada
burung lain (e.g Turdus: Pan et al. 2007),
vertebrata lain (Prusak & Grzybowski
2004) termasuk ikan (Abol-Munafi et al.
2007).  Ciri khas dari gen pengkode
protein termasuk cytochrome b adalah
komposisi guanin menempati paling
rendah dan sitosin yang tertinggi
(Avise1994).  Seperti yang dikatakan oleh
Brown et al. (1982) bahwa biasanya
substituti transisi lebih dominan terjadi
dibandingan dengan transversi.  Basa
purin (A ad G) memperlihatkan terjadinya
saturasi pada tingkat divergensi yang
rendah dibandingkan pirimidin (T dan C),
itu menyebabkan frekuensi A dan G
menjadi jauh berbeda dari frekuensi C
dan T (Kocher & Carleton 1997). Pola
substitusi basa dimana substitusi paling
banyak terjadi pada posisi codon ketiga,
diikuti posisi pertama dan kedua, ini
sesuai dengan pola substitusi pada DNA
mitikondria khususnya gen cytochrome
b pada beberapa kelompok burung
lainnya misalkan Turdus (Pan et al.
2007).
Hasil analisis terhadap jarak genetik
menunjukkan dengan pasti, bahwa antara
dua jenis yang berbeda memiliki jarak
genetik lebih tinggi dibandingkan dengan
di antara individu-individu pada jenis yang
sama  (intraspecies).  Rata-rata jarak
genetik antara individu pada C.
moluccensis (0.010 ± 0.002) lebih tinggi
dari C. alba (0.005 ± 0.002), dan jarak
di antara kedua jenis adalah 0.064 ±
0.088. Jarak genetik pada Oryx 0.062
(Khan et al. 2008). Dilaporkan Dai et
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 Parameter genetika 
 
C. alba C. moluccensis Total 
Jumlah  individu  (n) 16 14 30 
Jumlah situs bervariasi (S)  18  19  63 
Diversitas nukleotida/ asam amino (Pi)  0,00701 0,00830 0,03353 
Jumlah haplotipe  (h) 14 14 28 
Diversitas haplotipe (Hd): 0.975 ± 0.035 0.9999 ± 0.027 0.991 ±  0.012 
 
Table 4. Parameter-parameter diversitas mitokondria DNA gen cytochrome b di dalam 791-
















 Bn11 C. alba
 H36 C. alba
 BBP88 C. alba
KBS62 C. alba
 H37 C. alba
 H38 C. alba
 H35 C. alba
 BBP6 C. alba
 Bn12 C. alba
 KBS67 C. alba
 KBY5 C. alba
 TMI16  C. alba
 BBP20 C. alba
 TMR57 C. alba
 TMR58 C. alba




Gambar 2.  Pohon Neighbor-joining (NJ) dari 30 individu C. alba dan C. moluccensis yang
dikonstruksi berdasarkan substitusi transisi dan transversi pada 791 bp sekuen DNA
gen cytochrome b.  Nilai-nilai bootsrap di bawah   50 % tidak ditampilkan.
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al. (2010), bahwa divergensi sekuen
DNA cytochrome b di antara individu-
individu pada jenis burung yang sama
(within species) berkisar dari 0 (Parus
dichrous) hingga 2,8 % (Aegithalos
concinnus), dan antara dua jenis dalam
satu marga sebesar 8,10 ± 0.007
(Aegithalos) dan 0.077 ± 0.005 (Parus).
Individu-individu dari populasi yang sama
dibedakan oleh 1 % divergensi sekuen,
sedangkan divergensi sekuen antara
lokasi yang berbeda sebesar 0.25% - 8%,
dan antara dua jenis 3 %- 21 %.
Divergensi intraspesifik secara ekstrim
bervariasi dari  0 hingga 1% pada
sebagian besar kasus tetapi bisa lebih
tinggi pada bebrapa jenis burung  (4.1%
antara dua individu S. collaris, dan 5.3%-
6.3% di antara S. castaneiventris
(Lijtmaer et al. 2004).
Jumlah situs yang bervariasi
diantara individu pada jenis yang sama
pada kedua kakatua ini tidak lebih dari
10 %, tetapi kedua kakatua ini memiliki
nilai diversitas tinggi. Dilaporkan oleh
Germin et al. ( 2007) bahwa di antara
populasi burung Alectoris chukar
diversitas haplotipenya tinggi (0,85 %)
demikian juga dengan diversitas
nukleotidanya di dalam populasi 0,17 %
- 0, 25 %.  Pada burung Taiko yang
berstatus terancam punah juga memiliki
diversitas haplotipe (0,68 %) dan
nukleotida  (0,13 %) (Lawrence &
Taylor 2008 ), dan pada mamalia kecil
(Lontra felina) yang terancam punah
dengan diversitas haplotipe 0.86 dan
diversitas nukleotida 0.0117 (Valqui et al.
2010).  Tingginya nilai diversitas
dipengaruhi oleh beberapa faktor
misalnya karena seleksi terkadang
mendukung retensi keanekaragaman
genetik yang sangat tinggi dalam populasi
kecil dan terisolasi (Kaeuffer et al. 2007),
kemungkinan kenyataan bahwa ada
burung yang belum ditemukan berbiak di
tempat lain, sehingga dapat meningkat-
kan estimasi ukuran populasi. Keaneka-
ragaman genetik relatif tinggi pada jenis
langka dapat menunjukkan bahwa
penurunan jumlah populasi tersebut
terjadi relatif baru-baru ini (Moritz 1994).
Tingginya keanekaragaman genetik
walaupun secara substansial ada
penurunan populasi telah ditunujukkan
pada satwa berumur panjang dengan
kematangan seksual tertunda  seperti
burung Taiko (Lawrence & Taylor,
2008), Ornate Box Turtle Terrapene
ornate (Kuo &Janzen 2004) ; Orang-utan
Pongo pygmaeus (Goossens et al. 2005),
Copper Redhorse Moxostoma hubbsi
(Lippe et al. 2006). Hal ini menunjukkan
bahwa ciri-ciri sejarah kehidupan
generasi lama dan kematangan sexual
yang tertunda dapat  menjadi buffer
(penyangga) hilangnya variasi genetik,
terutama ketika penurunan terjadi baru-
baru ini. Teori genetika populasi
memprediksi bahwa severe bottlenecks
tidak dapat secara drastis mengurangi
keragaman genetik ketika mereka
berakhir dengan jumlah populasi yang
kecil (Amos &  Balmford 2001).  Kakatua
juga merupakan burung berumur panjang,
bisa hidup mencapai umur 80 tahun dan
reproduksi lambat dengan dewasa
kelamin dicapai paling cepat pada umur
3-4 tahun  (Forshaw 1989), sehingga bisa
mengurangi tingkat pergeseran genetik
tetapi juga memperlambat pemulihan
jumlah populasinya.  Jadi wajar jika pada
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kakatua yang di teliti di sini memiliki nilai
diversitas genetik yang tinggi, walau
populasi di alam mengalami penurunan.
Dari hasil ini diharapkan dapat
memberikan informasi dasar dalam
program pelestarian burung kakatua baik
di alam maupun di penangkaran. Seperti
dikatakan oleh Iyengar et al. ( 2007)
bahwa  perspectif yang memiliki nilai
global tentang program penangkaran
yang lebih efektif, adalah dengan
perlunya mengetahui dan merawat
diversitas genetik untuk menjaga jenis-
jenis terancam punah, dan dimungkinkan
dalam mendukung upaya konservasi ini,
karena secara nyata dapat berkontribusi
di dalam program penangkaran dan
strategi reintroduksi untuk konservasi
berbagai satwa yang terancam punah
(Russello & Amato 2007).
Secara keseluruhan rata-rata jumlah
basa yang bervariasi (k) dan nilai
diferensiasi pada C. alba lebih rendah
dari C. moluccensis.  Demikian juga
untuk nilai diversitas nukleotida dan
diversitas haplotipe. Pada penelitian ini
tidak diketahui lokasi maupun populasi
individu-individu tersebut, karena sampel
darah di koleksi dari individu-individu yang
sudah berada di taman Margasatwa
maupun tempat penangkaran.   Ini
kemungkinan individu-individu berasal
dari populasi yang berbeda, bahkan
mungkin dari pulau-pulau yang berbeda,
atau berkaitan dengan isolasi
geografiknya (Randi et al. 2006).  Seperti
dikatakan oleh Forshaw (1989) bahwa
C. moluccensis  hanya tersebar di
Ceram, Saparua and Haruku, dan C.
alba  terdistribusi  Obi, Bacan,
Halmahera.  Dikatakan bahwa perbe-
daan sejarah populasi dan hidup serta
ekologi reproduksi hewan dapat berefek
pada kecepatan penurunan dan diversitas
genetiknya (Kuo & Janzen 2004).
Nilai divergensi sekuen atau jarak
genetik antara individu-individu satu jenis
dan antara individu-individu beda jenis
kakatua, sangat jelas bedanya.
Perbedaan jarak genetik ini berimplikasi
pada pengelompokan yang terjadi pada
hasil analisis neighbor-joining, dimana
individu-individu beda jenis pada
penelitian ini berada pada kelompok yang
berbeda dan individu-individu sejenis
mengelokpok pada kelompok yang sama,
seperti ditunjukkan pada pohon NJ.
KESIMPULAN
Jumlah situs yang mengalami
substitusi basa dan bervariasi pada
individu-individu sejenis kurang dari 10
% dari panjang basa cytochrome b yang
dianalisis, namun  diversitas nukleotida/
asam amino maupun haplotipe pada
individu-individu C. alba maupun C.
moluccensis yang diteliti, relatif tinggi.
Analisis neigbor joining memisahkan
kelompok antara C. alba dan C.
moluccensis, dengan nilai divergensi
sekuen 6,4 %.
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